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ABSTRAK
Evaluasi variasi genetik ikan beronang, Siganus guttatus telah dilakukan untuk
mengetahui keragaman genetik di alam dalam upaya mendukung pembenihan secara
terkontrol. Sampel ikan beronang diperoleh dari 3 (tiga) lokasi perairan di Indonesia
yaitu: Barru (Sulawesi Selatan), Lampung (Sumatera), dan Sorong (Papua Barat) masing-
masing sebanyak 10 ekor. Analisis variasi genetik dilakukan dengan metode random
amplified polimorfism DNA (RAPD), menggunakan 5 (lima) primer (OPA3, OPA6, OPA7,
OPA16, dan OPA20). Variasi genetik dianalisis menggunakan software TFPGA (Tools
For Population Genetic Analysis). Kedekatan hubungan kekerabatan ditampilkan dalam
dendrogram. Hasil Penelitian menunjukkan bahwa ikan beronang populasi Lampung
mempunyai variasi genetik tertinggi yaitu 75,86%, dan terendah adalah populasi Barru
(62,07%). Indeks similaritas ikan beronang tertinggi (0,9583) diperoleh antara populasi
Barru dengan Sorong, dan indeks similaritas terendah (0,7996) antara populasi Sorong
dengan Lampung. Berdasarkan jarak genetik ikan beronang pada penelitian ini
diperoleh dua kelompok utama yaitu (1) Barru dan Sorong, dan (2) Lampung.
KATA KUNCI: variasi genetik, ikan beronang, indeks similaritas, jarak
genetik, penanda RAPD
ABSTRACT: Genetic variation of rabbitfish, Siganus guttatus populations
in Barru, Lampung, and Sorong using marker Random Amplified
polymorphism DNA (RAPD). By: Samuel Lante, Andi Tenriulo,
and Neltje Nobertine Palinggi
Evaluation of genetic variabilities of wild rabbitfish, Siganus guttatus was conducted
to know genetic variation as basic knowledge in order to develop sustainable breeding.
Samples of rabbitfish was collected from three locations in Indonesian waters i.e.;
Barru (South Sulawesi), Lampung (Sumatra), and Sorong (West Papua). Number of
samples from each location were 10 fishes. RAPD analysis was applied using five
primers (OPA3, OPA6, OPA7, OPA16, and OPA20). Genetic variability was analyzed by
using software Tools for Population Genetic Analysis (TFPGA). Genetic distance was
shown in dendrogram. The results of this study indicated that rabbitfish from Lampung
waters had the highest genetic variability (75.86%), while the lowest (62.07%) was
obtained from Barru waters. The highest index similarity of rabbitfish (0.9583) was
obtained between population of Barru and Sorong, and the lowest (0.7996) between
Sorong and Lampung. Genetic distance of rabbitfish in this research can be divided
into two groups are (1) Barru and Sorong and (2) Lampung.
KEYWORDS: genetic variation, rabbitfish, index similarity, genetic distances,
RAPD marker
Variasi genetik ikan beronang asal perairan .....  (Samuel Lante)
195
PENDAHULUAN
Ikan beronang, S. guttatus merupakan salah
satu spesies ikan yang mempunyai nilai
ekonomis tinggi, yang sampai saat ini di-
peroleh dari hasil tangkapan di alam. Penang-
kapan ikan secara kontinu dapat menyebabkan
besaran populasi di alam berkurang. Salah satu
indikator tekanan populasi di alam didukung
data statistik Dinas Kelautan dan Perikanan
Provinsi Sulawesi Selatan bahwa total produksi
ikan beronang tahun 2006 adalah 955,2 ton
menurun menjadi 121,4 ton pada tahun 2007
(Anonim, 2008). Upaya untuk menanggulangi
penurunan produksi ikan ini adalah melakukan
budidaya. Kegiatan budidaya ikan beronang
telah dilakukan di Selat Dompak Kepulauan
Riau (Lamidi et al., 1996) dan Sulawesi Selatan
(Palinggi et al., 2009; Lante & Usman, 2010),
namun kegiatannya masih dalam skala kecil.
Kendala utama budidaya ikan beronang
adalah kurang tersedianya benih, karena benih
yang bersumber dari alam bersifat musiman,
tidak seragam, dan belum dikelola dengan baik.
Upaya pembenihan perlu segera dilakukan
untuk mengurangi ketergantungan di alam,
pemenuhan kebutuhan benih untuk budidaya,
dan kelestarian dalam rangka pemulihan
populasi di alam (Lante, 2010). Upaya pem-
benihan ikan beronang telah dilakukan oleh
Balai Penelitian dan Pengembangan Budidaya
Air Payau Maros, mulai dari teknik pematangan
gonad sampai pemijahan telah berhasil
dilakukan dengan cara manipulasi hormonal
(Lante et al., 2008), namun sintasan larva masih
rendah (Lante & Palinggi, 2010). Sintasan larva
ikan beronang yang rendah tersebut sangat
dipengaruhi oleh kualitas induk yang di-
gunakan selama pembenihan. Salah satu aspek
yang perlu dilakukan untuk mengetahui
kualitas induk adalah mengevaluasi sumber
keragaman genetik ikan di alam untuk penye-
diaan mutu genetik ikan bagi pembenihan yang
merupakan informasi penting bagi suatu
populasi (Ferguson et al., 1995).
Salah satu pendekatan untuk mengetahui
variasi genetik ikan adalah melalui marker
genetik menggunakan analisis Random
Amplified Polimorphic DNA (RAPD). Analisis
RAPD merupakan suatu aplikasi standar dari
polymorphic Chain Reaction (PCR) yang
digunakan untuk mendeteksi perbedaan
polimorfik DNA yang ada antara spesies atau
antar individu. Analisis keragaman genetik
populasi pada beberapa ikan dengan meng-
gunakan penanda RAPD telah dilakukan yaitu
pada ikan terbang (Fahri, 2001), ikan napoleon
(Moria et al., 2006); ikan Channa punctatus
(Nagarajan et al., 2006), ikan Rutilus rutilus
(Keyvanshokooh & Kalbassi, 2006); dan ikan
common carp (Basavaraju et al., 2007).
Berdasarkan hal di atas, maka penelitian ini
dilakukan untuk mengetahui variasi genetik
meliputi derajat polimofik, indeks similaritas,
dan jarak genetik populasi ikan beronang di
alam dari tiga lokasi perairan di Indonesia
dengan menggunakan penanda Random
Amplified Polymorphism DNA. Hasil analisis
diharapkan untuk mendapatkan informasi yang
berhubungan dengan sumber genetik induk
ikan beronang dari beberapa perairan di Indo-




Pada penelitian ini, sampel ikan beronang
diperoleh dari hasil tangkapan di alam terdiri
atas 3 (tiga) populasi daerah penangkapan
yang berbeda (Gambar 1) yaitu: di perairan
Barru (Sulawesi Selatan) dengan bobot
264,33±61,58 g; Lampung (Sumatera) dengan
bobot 286,33±126,55 g; dan Sorong (Papua
Barat) dengan bobot 243,67±102,12 g; masing-
masing sebanyak 10 ekor. Sebanyak 50 mg
jaringan otot/daging ikan diambil, kemudian
diawetkan dengan menggunakan 250 μL TNES
urea buffer dalam tabung ependorf volume 1,5
mL. Kumpulan tabung ependort berisi sampel
selanjutnya dimasukkan ke dalam wadah untuk
dibawa ke laboratorium dan disimpan dalam
suhu ruangan sampai dilakukan ekstraksi DNA.
Ekstraksi DNA
Sampel otot/daging ikan dalam tabung
ependorf 1,5 mL; kemudian dilisiskan dengan
menambahkan 500 μL larutan lysis, 40 μL 10%
SDS dan 40 μL proteinase-K selanjutnya
diinkubasi pada 55oC selama 1-3 jam. Penam-
bahan RNase sebanyak 12,5 μL (20 mg/mL
larutan) dan disimpan pada suhu kamar selama
15-30 menit. Setelah itu, ditambahkan larutan
fenol : kloroform : isoamyl alkohol (PCI) dengan
perbandingan 25:24:1 dan kemudian di-vortex
perlahan sampai homogen. Selanjutnya sampel
disimpan pada suhu kamar selama 10 menit,
kemudian disentrifugasi dengan kecepatan
13.000 rpm selama 8 menit. Supernatan
sebanyak 750 μL dipindahkan ke tabung
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ependorf baru 1,5 mL selanjutnya ditambahkan
lagi fenol : kloroform : isoamyl alkohol (25:24:1)
sebanyak 500 μL, setelah itu, sampel disimpan
pada suhu kamar selama 10 menit kemudian
disentrifugasi dengan kecepatan 13.000 rpm
selama 4 menit.
Tahap berikutnya sebanyak 600 μL
supernatan dipindahkan ke tabung ependorf
baru, kemudian ditambahkan larutan campuran
kloroform:isoamyl alkohol (24:1) dan di-
sentrifugasi dengan kecepatan 13.000 rpm
selama 4 menit. Supernatan sebanyak 400 μL
ditambahkan larutan ethanol dingin sebanyak
2 bagian dari volume sampel kemudian
disentrifugasi dengan kecepatan 6.000 rpm
selama 30 menit. Supernatan dibuang,
kemudian pelet yang terbentuk ditambahkan
ethanol 70% sebanyak 800 μL, kemudian
digoyang dengan cara pembalikan beberapa
saat selanjutnya disentrifugasi 2 kali yaitu
dengan kecepatan 6.000 rpm selama 15 menit
dan kecepatan 6.000 rpm selama 6 menit. DNA
yang mengendap terletak di dasar tube sebagai
pelet berwarna putih. DNA dikering-anginkan
pada suhu kamar selama lebih kurang 24 jam,
kemudian DNA ditambahkan air suling atau TE
buffer (10 mM Tris dan 1 mM EDTA, pH 8,0)
sebanyak 100 μL selanjutnya disimpan pada
suhu -20oC sebelum digunakan untuk langkah
kerja berikutnya.
Untuk mengetahui keberhasilan ekstraksi
DNA, campuran 7,5 μL genom dan 2,5 μL load-
ing dye dielektroforesis dalam 0,8% (w/v) gel
agarose pada larutan Tris-Boric acid-EDTA (TBE)
dengan tegangan 150 volt dan kuat arus 75
mA selama 1 jam. Gel direndam dalam 0,5 μg/
mL larutan ethidium bromida agar pita genom
dapat terlihat pada UV transilluminator dan
selanjutnya didokumentasikan secara digital.
Amplifikasi DNA dengan PCR
Primer yang digunakan dalam RAPD ini
adalah OPA3, OPA6, OPA7, OPA16, dan OPA20
dengan urutan basa tertera pada Tabel 1.
Amplifikasi DNA dengan menggunakan
PuReTaq RTG-PCR beads (GE healthcare),
Tabel 1. Primer RAPD yang digunakan untuk
analisis DNA
Table 1. RAPD primers that used to analyse
DNA
Keterangan (Note):
OPA 3, 6, 7, 16, dan 20: Operon Teknologi Kit A
Primer, A= Adenine; C= Cytosine; G= Guanine; dan
T= Thymine (OPA 3, 6, 7, 16 and 20: Operon Tech-
nology Kit A primers, A= Adenine; C= Cytosine; G=
Guanine, and T= Thymine
Jenis primer
Primer code      
Urutan basa 5’ -3’   






Gambar 1. Peta lokasi pengambilan sampel  ikan beronang (S. guttatus) di perairan Barru,
Lampung, dan Sorong (      = Lokasi sampling)
Figure 1. Map indicating locations of rabbitfish, S. guttatus sampling sites
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selanjutnya dioperasikan dengan PCR Gene
Amp System 2700 (Applied Biosystems) yang
diprogram pada 45 siklus. Amplifikasi di-
lakukan menggunakan metode PCR dengan
komposisi bahan: 1 μL primer (50 pmol/ μL), 3
μL DNA, dan 21 μL water free RNAse sehingga
mencapai total volume 25 μL. Komposisi
larutan dalam volume 25 μL dimasukkan dalam
mesin PCR. Siklus PCR yang digunakan adalah
satu siklus pre-denaturasi pada suhu 94oC
selama 2 menit untuk aktivasi enzim taq poly-
merase, 45 siklus denaturasi pada suhu 94oC
selama 30 detik, penempelan pada suhu 36oC
selama 30 detik dan pemanjangan pada suhu
72oC selama 1,0 menit dan pada akhir PCR
ditambahkan sintesis 2oC menit untuk
menyakinkan semua hasil amplifikasi dalam
bentuk untai ganda. Untuk mengetahui ke-
berhasilan amplifikasi primer yang digunakan,
campuran 3 μL hasil PCR dengan 1,0 μL
loading dye dielektroforesis dengan meng-
gunakan gel agarosa 2,0% dalam larutan TBE
1x selama 1,5 jam pada tegangan 150 volt.
Gel direndam dalam larutan ethidium bromida
pada konsentrasi 0,5 ng/mL agar pita DNA
dapat terlihat pada UV transilluminator untuk
keperluan dokumentasi menggunakan kamera.
Analisis Data
Pita DNA hasil amplifikasi dari 3 populasi
menggunakan 5 (lima) primer diterjemahkan
menjadi data biner dengan ketentuan pem-
berian nilai 1 (satu) untuk adanya pita dan
pemberian nilai 2 (dua) untuk tidak adanya
pita DNA. Data biner hasil skoring digunakan
untuk menghitung jarak genetik, indeks
similaritas, dan menyusun dendrogram melalui
analisis kelompok. Derajat polimorfik (P0.95)
dihitung dari jumlah lokus polimorfik/jumlah
lokus total x 100%. Variasi genetik dianalisis
menggunakan TFPGA (Tools for Population
Genetic Analysis) (Miller, 1997).
HASIL DAN BAHASAN
Hasil Analisis RAPD
Hasil amplifikasi DNA ikan beronang setiap
primer disajikan pada Tabel 2. Primer OPA3
menghasilkan amplifikasi DNA sebanyak 13 pita
dengan ukuran 200-1.050 bp, selanjutnya
OPA6 dapat menghasilkan amplifikasi DNA
lebih sedikit dari OPA3 yaitu 6 pita, tetapi
memiliki ukuran pita lebih tinggi daripada
primer OPA3 yaitu 200-1.250 bp. Sedangkan
primer OPA7 dapat menghasilkan amplifikasi
DNA 12 pita, namun memiliki ukuran pita yang
lebih rendah dari primer OPA16 yaitu 275-
1.200 bp. OPA16 menghasilkan amplifikasi
dengan jumlah pita 13 dan memiliki ukuran
pita 175-1.250 bp. Primer OPA20 menghasil-
kan amplifikasi dengan jumlah pita (12) dan
memiliki ukuran pita sama dengan primer
OPA16 yakni 175-1.250 bp. Hasil pengamatan
terhadap DNA ikan beronang menggunakan 5
primer menghasilkan total loci 174 pita yang
terdiri atas 58 pita dari populasi Sorong, 58
pita populasi Barru, dan 58 pita populasi
Lampung, di mana 121 pita di antaranya adalah
polimorfik (69,54%). Selanjutnya jumlah
genotipe berkisar 5-9, demikian pula ukuran
pita berkisar 175-1.250 bp (Tabel 3), dan
elektroforesis hasil amplifikasi PCR DNA ikan
beronang menggunakan primer OPA16 dan
OPA20 (Gambar 2).
Hasil pengamatan memperlihatkan bahwa
ketiga populasi ikan beronang memiliki jumlah
dan ukuran pita yang sama, namun jumlah
polimorfik dan jumlah genotipe yang berbeda.
Tabel 2. Jenis primer, jumlah dan panjang pita hasil amplifikasi DNA
ikan beronang S. guttatus
Table 2. Fragment number and length of rabbitfish, S. guttatus DNA
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Tabel 3. Jumlah pita, polimorfik, proporsi, jumlah genotip dan ukuran pita ikan beronang, S.
guttatus
Table 3. Number of fragments, number of polymorphic, proportion of polimorphic, number





















Size range of 
fragments 
(bp)
 Sorong 58 41 70.69 6-9 175-1,250
 Barru 58 36 62.07 5-7 175-1,250
 Lampung 58 44 75.86 5-9 175-1,250
 Total 174 121    -     -    -
Keterangan (Remark):
M= Marker Hind III, angka 1-5 = sampel Barru, 6-10 = sampel Lampung, 11-15 =
sampel Sorong (M= Marker Hind III, 1-5 = Barru sample, 6-10 = Lampung sample and
11-15 = Sorong sample)
Gambar 2. Profil pita DNA ikan beronang (S. guttatus) hasil amplifikasi
menggunakan primer OPA16, dan OPA20
Figure 2. DNA fragment profile of rabbitfish amplified by using OPA16, and
OPA20 primer
M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 M
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Hasil penelitian oleh beberapa peneliti yang
telah menganalisis keragaman genetik ikan
dengan penanda RAPD dan mendapatkan
jumlah pita yang berbeda, antara lain: 1-10 pita
pada ikan channel catfish, Ictalurus sp. (Liu &
Cordes, 1999); 1-9 pita pada ikan nila,
Oreochromis niloticus (Arifin et al., 2007); dan
3-8 pita pada ikan Channa punctatus
(Nagarajan et al., 2006). Dari hasil penelitian
menunjukkan bahwa ukuran pita DNA ikan
beronang berkisar 175-1.500 bp yang tidak
berbeda antar ketiga populasi, namun berbeda
dengan ukuran pita ikan beronang antara
perairan Polman dan Malili sebesar 0,3768
(Lante, 2010). Ikan beronang populasi Barru,
Lampung, dan Sorong menghasilkan kisaran
genotipe berturut-turut 5-7, 5-9, dan 6-9. Hasil
penelitian ini sesuai dengan hasil penelitian
Asma (1999) yang menyatakan bahwa setiap
varietas, spesies, dan populasi menghasilkan
jumlah genotipe yang berbeda.
Proporsi polimorfik tertinggi diperoleh
pada populasi Lampung (75,86%), menyusul
populasi Sorong (70,69%) dan terendah pada
populasi Barru (62,07%) (Tabel 3). Populasi ikan
beronang asal Lampung menghasilkan variasi
genetik yang baik hal ini didukung oleh
proporsi polimorfik paling tinggi (75,86%).
Garcia & Benzii (1995) mendapatkan polimorfik
udang windu berkisar 39%-77%, sedangkan
udang vaname 80% (Valerio-Garcia & Grijalva-
Chon, 2008) dengan menggunakan penanda
RAPD. Polimorfik yang tinggi mengindikasikan
bahwa populasi alami jenia ikan tersebut masih
besar. Ini menunjukkan bahwa populasi
Lampung masih memiliki keragaman genetik
yang tinggi. Populasi dengan keragaman
genetik yang tinggi mempunyai peluang hidup
yang tinggi karena disinyalir mempunyai
kemampuan yang lebih baik untuk beradaptasi
dengan lingkungannya. Hal yang sama di-
kemukakan oleh Parenrengi (2001) bahwa
polimorfik yang tinggi pada ikan kerapu
mengindikasikan rendahnya inbreeding antar
populasi. Sementara, pada populasi ikan
beronang dari perairan Barru yang memiliki
polimorfik terendah menunjukkan penurunan
dalam populasi efektif di alam akibat terjadi-
nya inbreeding. Keragaman genetik yang
rendah akan mempengaruhi kemampuan
spesies untuk dapat memberikan respons
terhadap perubahan lingkungan baik buatan
maupun alami (Soewardi, 2007). Selanjutnya
diuraikan ada tiga hal yang dapat mengancam
keragaman hayati pada tingkat gen yaitu (1)
kepunahan dari populasi atau spesies, (2)
hibridisasi yang dapat menyebabkan ter-
jadinya kombinasi gen-gen yang berasal dari
spesies yang berbeda, dan (3) penurunan
keragaman genetik intra populasi.
Hasil pengamatan menunjukkan bahwa
indeks similaritas tertinggi sebesar 0,9583
diperoleh pada ikan beronang antara populasi
Barru dan Sorong, menyusul Barru dan
Lampung (0,8024), dan terendah antara Sorong
dan Lampung yaitu 0,7996 (Tabel 4). Hal ini
memperlihatkan bahwa hubungan kekerabatan
antara populasi Barru dan Sorong dekat dan
Sorong dan Lampung adalah relatif jauh. Nilai
indeks similaritas ikan beronang populasi
Barru dan Sorong pada penelitian ini hampir
sama nilai indeks similaritas ikan Rutilus rutilus
caspicus populasi Gorgan Bay dan Anzali
Wetland, Caspian Sea Iran sebesar 0,96
(Keyvansshokooh & Kalbassi, 2006), dan ikan
Channa punctatus yakni 0,9231 (Nagarajan et
al., 2006) serta populasi catfish 0,51-0,9 (Kim,
1998). Selanjutnya indeks similaritas ikan
Cyprinus carpio antara populasi Indonesia dan
India adalah 0,8677 (Basavaraju et al., 2007).
Hasil analisis indeks similaritas ikan beronang
antara populasi Sorong dan Lampung relatif
sama dengan indeks similaritas ikan beronang
populasi Teluk Bone dan Selat Makassar, Lante
(2010). Parenrengi et al. (2006) menyatakan
bahwa indeks similaritas merupakan suatu
Tabel 4. Indeks similaritas antara populasi ikan beronang, S. guttatus




Sorong     -
Barru 0.9583    -
Lampung 0.7996 0.8024       - 
Sorong Barru Lampung
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proporsi kesamaan profil DNA organisme intra
atau inter populasi. Selanjutnya Rogers (1972)
menyatakan semakin tinggi indeks similaritas
mencerminkan semakin dekat hubungan
kekerabatannya.
Hasil analisis jarak genetik ikan beronang
populasi Barru, Lampung, dan Sorong disajikan
pada Tabel 5. Jarak genetik antara populasi
Barru dan Sorong adalah 0,0426 lebih dekat
dibandingkan dengan populasi Barru dan
Lampung (0,2202), dan jarak genetik paling
jauh adalah Lampung dan Sorong (0,2237).
Pada ikan lain mempunyai jarak genetik yang
berbeda-beda, antara lain: ikan Rutilus rutilus
caspicus populasi Caspian Sea Iran memiliki
jarak genetik 0,04 (Keyvanshokooh & Kalbassi,
2006), ikan kerapu bebek domestikasi memiliki
jarak genetik 0,85 (Wahidah, 2004); ikan
terbang (Cypselurus opisthopus) populasi
Teluk Mandar dan Teluk Tomini memiliki
jarak genetik 0,003 (Fahri, 2001); dan ikan
kerapu, Epinephelus spp. memiliki jarak genetik
0,20-0,41 (Parenrengi, 2001). Selanjutnya
Parenrengi (2001) menyatakan bahwa jarak
genetik yang rendah menunjukkan terjadi
aliran gen antar populasi. Demikian pula
semakin kecil jarak genetik antar individu
dalam suatu populasi, maka semakin seragam
populasi tersebut (Pandin, 2000).
Jarak genetik ikan beronang yang di-
peroleh antar lokasi perairan berbeda pada
penelitian ini disajikan pada Gambar 3.
Dendogram yang dibentuk berdasarkan jarak
genetik memperlihatkan bahwa populasi Barru
dan Sorong berada dalam satu kelompok
karena keduanya memiliki jarak genetik yang
paling dekat, sedangkan populasi Lampung
dan Sorong mempunyai jarak genetik yang
terjauh (0,2237). Hal ini memperlihatkan
bahwa ikan beronang populasi Lampung
memiliki keragaman genetik masih tinggi.
Keragaman genetik tinggi mengindikasikan
ketersediaan stok di alam masih relatif tinggi
dan penangkapan ikan beronang di perairan
Tabel 5. Jarak genetik antara tiga populasi ikan beronang, S. guttatus




Sorong    - 0.0426 0.2237
Barru     - 0.2202
Lampung       -
Sorong Barru Lampung
Gambar 3. Dendrogram hubungan kekerabatan tiga populasi ikan beronang
(S. guttatus) asal perairan Barru, Lampung, dan Sorong
Figure 3. Dendrogram of genetic distance between three population of
rabbitfish, S. guttatus from Barru, Lampung, and Sorong waters
2   Lampung
0.0000.0750.1500.2250.300
3   Barru
1   Sorong
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tersebut masih tergolong selektif, sehingga
perkawinan secara acak berjalan dengan baik
dan kemungkinan belum terjadi aliran genetik
dari kedua lokasi perairan.
Beberapa penelitian menunjukkan bahwa
keragaman genetik ikan berhubungan erat
dengan kondisi geografis. Nagarajan et al.
(2006) menyatakan bahwa keragaman genetik
ikan Channa punctatus berhubungan erat
dengan kondisi geografis ikan atau berkorelasi
positif dengan jarak secara geografis. Letak
geografis yang relatif dekat hal ini me-
mungkinkan struktur genetik ikan beronang
memiliki kemiripan dan berada dalam satu
kelompok. Berdasarkan hasil dendrogram ikan
beronang pada penelitian ini menunjukkan dua
kelompok populasi yaitu (1) populasi ikan
beronang Barru dan Sorong dan (2) populasi
ikan beronang Lampung. Jarak genetik ikan
beronang populasi Lampung sangat jauh dari
populasi Sorong. Hal ini disebabkan oleh
daratan Pulau Sulawesi dan Pulau Jawa,
sehingga relatif tidak terjadi penghayutan
aliran gen ikan beronang dari Sorong. Adanya
perbedaan genetik menjadi 2 kelompok pada
penelitian ini kemungkinan disebabkan larva
ikan secara aktif tetap berada pada habitat di
sekitar tempat pemijahannya atau adanya
aliran arus dengan variabilitas yang tinggi
secara positif larva ikan terbawa menuju
habitat perairan lain. Gardner et al. (1991)
menyatakan bahwa ada dua faktor yang
mempengaruhi keragaman genetik yaitu faktor
yang meningkatkan keragaman genetik yaitu
mutasi dan migrasi, sedangkan faktor yang
menurunkan keragaman genetik adalah seleksi
alam dan penghanyutan genetik.
KESIMPULAN  DAN SARAN
Ikan beronang populasi Lampung mem-
berikan polimorfik tertinggi yaitu 75,86%;
sementara populasi Sorong sebesar 70,69%;
dan terendah dari perairan Barru (62,07%).
Indeks similaritas ikan beronang tertinggi
diperoleh pada populasi Barru dan Sorong
yaitu 0,9583 dan terendah antara Barru dan
Lampung (0,7996).
Secara geografis populasi ikan beronang
dari ketiga perairan dapat dikelompokkan dalam
dua kelompok yaitu (1) Barru dan Sorong, dan
(2) Lampung. Untuk pengembangan per-
benihan ikan beronang di Indonesia, maka
disarankan untuk menggunakan ikan yang
memiliki keragaman genetik yang tinggi dari
perairan Lampung atau perkawinan silang
antara populasi Lampung (Sumatera) dengan
populasi ikan beronang perairan Barru
(Sulawesi Selatan).
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